



























































3.2 遺伝子ネットワーク解析アルゴリズム - NCMINE  
3.3 遺伝子関係性データベース作成のためのフレームワーク PAIRDB の開発
.
フレームワークに実装されている機能や特徴
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 1930年代にWarren Weaverにより分子生物学と呼ばれる分野が提唱された。 (Weaver, 
1970) 分子生物学は様々な生命現象を分子の動きや相互作用の結果として記述することを目的
とした学問である。1953年に James Watson、Francis Crickにより DNAの二重らせん構造が
発見された (Watson and Crick, 1953) ことを皮切りに分子生物学分野が急速に発展した。様々
な実験手法が開発・改良され、様々な分子やその機能、また、分子の相互作用が発見された。
その結果として、今日では、生物をシステムとして捉え、解析することが可能になってきた。 
 2002年、Zoltan Oltvai、Albert-Laszlo Barabasiにより、「Life’s Complexity Pyramid」 
(Oltvai and Barabási, 2002) が発表された。 
 
 











ネットワークに着目する考え方は、特に、「ネットワーク生物学」 (Barabási and Oltvai, 2004) 
と呼ばれる。 







情報爆発 (Latanya Sweeney, 2006; Datt, 2011) によるものが挙げられる。近年では、実験技術
の向上・変化などの影響により、様々な種類の生命関連データの量が爆発的に増加している。
例えば、タンパク質間の相互作用を検出するための実験手法として、TAP法や共免疫沈降法な
どが用いられてきた。 (Berggård et al., 2007; Rao et al., 2014) これらの手法は、実験に対しか
かる時間や費用などの点で大量のタンパク質間相互作用を調査するには難点があった。しかし、
近年では、酵母ツーハイブリッド法やタンパク質マイクロアレイ、質量分析器を用いた手法な
ど、様々な手法が開発されてきた。 (Rao et al., 2014) 近年開発された手法では過去の手法と比
べ、より多くのタンパク質間の相互作用をより簡便に同定することができるようになり、デー
タ生産のスループットが上がった。また、実験的な手法の他に、計算機的にタンパク質間相互






























































Shu Tadaka and Kengo Kinoshita, “NCMine: Core-peripheral based functional module detection 




































































































1.2.1 NCMine アルゴリズム 



































スタは続く第 2フェーズで統合される。第 1フェーズの計算量はおよそ !(#$)（#はグラフに含
まれるノード数）である。 
 























 提案手法は Cytoscape (Smoot et al., 2011) のプラグインとして実装を行った。この実装では、
cliqueness-changeとオーバーラップ・cliquenessの閾値の既定値はそれぞれ 0.2・0.6・0.6と
設定した。これは次節での人工ネットワークによるシミュレーションを元に設定した。 
 図 3 に NCMine アルゴリズムのフローチャートを示す。また補足図 45 に疑似コードを示す。 
 
 















た。初めに cliqunessが 0.6から 1.0のランダムな near-cliqueを複数個生成し、次に、異なる
near-cliqueの 2ノードをランダムに選択し、その間にエッジを追加するという操作を複数回行
うことで、near-cliqueが埋め込まれたネットワークを人工的に生成した。この人工的に生成し
たネットワークに対し、提案手法と既存の手法 (Bader and Hogue, 2003; Adamcsek et al., 






l 精度 = 真陽性率 / (真陽性 + 偽陽性) 
l 再現率 = 真陽性 / (真陽性 + 偽陰性) 
 
この式中で 
l 真陽性: クラスタリングの出力に存在し、かつ、実際に埋め込まれた near-cliqueである 
l 偽陽性: クラスタリングの出力に存在するが、実際に埋め込まれた near-cliqueではない 








 MCODE (Bader and Hogue, 2003) アルゴリズムは (1) ノードの重み付け、 (2) ノード重みに



















 NeMo (Rivera et al., 2010) アルゴリズムでは &'( と呼ばれるログオッズスコアを用いること
で 2ノード間（ノード aとノード b）のエッジの重みが算出され、これを用いて階層的クラス
タリングを行うことで最終的な解を得る。複数の既存研究によると (Palla et al., 2005; Rives 
and Galitski, 2003)、タンパク質複合体の形やそれを構成するタンパク質は状況に応じて変化す











質間相互作用ネットワークは Human Protein Reference Database (HPRD, Release 9) 







を行った。GOアノテーションは Gene Ontology Consortium (http://www.geneontology.org) よ








 遺伝子・タンパク質の機能アノテーションとして、Gene Ontology以外に、The Kyoto 
Encyclopedia and Genes and Genomes（KEGG） (Kanehisa et al., 2014) を用いた。 
 NCMineと比較対比する目的で、MCODE 1.4.0.beta2（2012年 12月リリース）、CFinder 
2.0.5（2011年 4月リリース）、NeMo 1.4（2010年 2月リリース）を用いた。 
 すべてのネットワーククラスタリングのための演算は、同一のデスクトップコンピュータ 














表 2  人工ネットワークに含まれるクラスタ概要 
ネットワーク内クラスタのサイズ 7.20 ± 2.83 




       ノード次数分布            2 ノード間パス長分布 




















Degree cutoff 2 2 - 10 (2) 
Node score cutoff 0.2 0.0 - 1.0 (0.2) 
K-core cutoff 2 2 - 10 (2) 
Degree cutoff 2 2 - 10 (2) 
NCMine 
Cliqueness threshold 0.6 0.0 - 1.0 (0.2) 
Merge threshold 0.6 0.0 - 1.0 (0.2) 










 各クラスタリング手法に対し人工ネットワークを適用し得られた結果を表 4に示す。 
 
表 4 各クラスタリング手法に対し人工ネットワークを適用した結果の概要 







NCMine 10 706 4–14  
(6.77± 1.95)  
0.60–0.97 
(0.67±0.06) 































 抽出されたクラスタのサイズ分布に着目すると、MCODEはサイズが 5~53（平均: 7.72、分
散: 5.85）と様々なサイズのクラスタを抽出している。対して、NCMine, CFinder, NeMoは、
ほぼ同じサイズ分布を示している。MCODEが抽出するクラスタのサイズ分布がブロードであ
るのは、MCODEが用いている評価関数が原因であると考えられる。MCODEはクラスタのサ


































率・適合率のよいトレードオフを示すことが観察される。cliqueness threshold = 0.6、merge 
threshold = 0.6、cliqueness change = 0.6の場合に最大の適合率を得た。MCODEは高い適合
率を出しているのに対し、検出力が低いことが観察される。高い適合率と低い検出力から、ほ
とんどの埋め込まれたクラスタが抽出されている一方、埋め込まれたクラスタのある一部のみ











スタ」は、クラスタに特異的に有意に出現する Gene Ontology termを持つタンパク質が含まれ
るかどうかで定義する。 
 PPIネットワークは Human Protein Reference Database (HPRD) Release 9 (Keshava 
Prasad et al., 2009) を利用した。このデータベースに含まれるタンパク質とその間の相互作用
の数は表 3・図 6の通りである。 
 






        ノード次数分布             2 ノード間距離分布 







HPRD Release 9に対し、各クラスタリング手法を適用した結果を表 3にまとめる。 
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* かっこ中の数値は core-peripheral構造に含まれるクラスタの数を示す 









































図 7 HPRDデータから抽出されたクラスタの cliqueness分布 
 
 











図 8 HPRDデータ抽出されたクラスタのサイズ分布 
 















































図 10 NCMineによりヒト PPIネットワーク中から得られたクラスタの例（1） 
 
 
表 7 抽出クラスタ例 1に含まれる遺伝子の一覧 
遺伝子名 説明 
AKT1 AKT1 v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 1 
AR AR Androgen receptor 
BRCA1 BRCA1 Breast cancer 1, early onset 
CREBBP CREBBP CREB binding protein 




EP300 EP300 E1A binding protein p300 
ESR1 ESR1 Estrogen receptor 1 
JUN JUN Jun proto-oncogene 
MAPK1 MAPK1 Mitogen-activated protein kinase 1 
SMAD1 SMAD1 SMAD family member 1 
SMAD2 SMAD2 SMAD family member 2 
SMAD3 SMAD3 SMAD family member 3 
SMAD4 SMAD4 SMAD family member 4 
SMAD9 SMAD9 SMAD family member 9 
SP1 SP1 Sp1 transcription factor 
TGFBR1 TGFBR1 Transforming growth factor, beta receptor 1 
TP53 TP53 Tumor protein p53 
 
 









signaling pathway、Pancreatic cancer pathway、Hepatitis B pathway上に存在することを確認
した。過去の知見によると、Wnt signaling pathwayは胚発生に関係があり、また、様々なガン
の発生・進行の鍵となるパスウェイであると考えられている。また、pancreatic cancer 
pathwayや hepatitis B pathwayはより特異的なガンの進行に関係するパスウェイである。Wnt 
signaling pathwayに関係するタンパク質（青色のドット）は coreタンパク質（緑色）にしか


















表 8  抽出クラスタ例 2に含まれる遺伝子の一覧 
遺伝子名 説明 
AKT1 v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 1 
AR Androgen receptor 
BRCA1 Breast cancer 1, early onset 
CREBBP CREB binding protein 
CTNNB1 Catenin (cadherin-associated protein), beta 1, 88kDa 
EP300 E1A binding protein p300 
ESR1 Estrogen receptor 1 
JUN Jun proto-oncogene 
RB1 Retinoblastoma 1 
RELA v-rel avian reticuloendotheliosis viral oncogene homolog A 
SMAD1 SMAD family member 1 
SMAD2 SMAD family member 2 
SMAD3 SMAD family member 3 




SP1 Sp1 transcription factor 
STAT3 Signal transducer and activator of transcription 3 
(acute-phase response factor) 
TP53 Tumor protein p53 
UBE2I Ubiquitin-conjugating enzyme E2I 
 
 






 一例目と同様に KEGG (Kanehisa et al., 2014)  パスウェイデータベースを検索すると、図 11
に示されるクラスタは膵臓ガン（pancreactic cancer pahtway; hsa05212; 青色のドット）と関
係があることが示唆された。しかしながら、peripheralクラスタに見られる酵素結合レセプタ
ータンパク質シグナリングパスウェイ（enzyme linked recepter protein signaling pathway; 
































表 9  NCMineによって検出された機能モジュールに含まれるタンパク質の中で所属モジュール数が
多いもの 
所属モジュール数 タンパク質名・説明 
219 TP53 tumor protein p53 
187 SRC v-src avian sarcoma (Schmidt-Ruppin A-2) viral oncogene homolog 
56 UBE2I ubiquitin-conjugating enzyme E2I 
 
表 10  既知タンパク質複合体に含まれるタンパク質の中で所属複合体数が多いもの 
所属複合体数 タンパク質名・説明 
56 ITGB1 integrin beta 1 
34 HDAC1 histone deacetylase 1 















1.4 NCMine の実装と公開 
Cytoscape プラグイン 











ある Cytoscape App Store（http://apps.cytoscape.org/） (Lotia et al., 2013) にて公開されてい




NCMineの簡単なチュートリアルは Cytoscape App Storeページから確認することができる。 















 NCMineは、遺伝子共発現データベースである ATTED-II (Aoki et al., 2016) ・COXPRESdb 






















































































界中の研究者によって測定されたデータは、NCBI GEO (Barrett et al., 2013) や EBI 



























String Database (Szklarczyk et al., 2015) は、統合ネットワークをデータベース化し提供してい
る。図 17に String Databaseより提供される統合ネットワークの例を示す。 
 
 










 PTMapper (Narushima et al., 2016) は、通常のタンパク質間相互作用ネットワークに対し、





















い、「統合ネットワーク」を作成する。タンパク質間相互作用データは Human Portein 
Reference Database（HPRD; Release 9） (Keshava Prasad et al., 2009) を利用し、遺伝子共
































（MR） (Obayashi and Kinoshita, 2009) が用いられている。MRが小さいほど共発現度が高い







































        ノード次数分布             2 ノード間距離分布 




        ノード次数分布             2 ノード間距離分布 
図 20 遺伝子共発現ネットワークのトポロジー概要 
 
 


















    
      ノードの重なり             エッジの重なり 


















        ノード次数分布             2 ノード間距離分布 
















merge-threshold = 0.6、cliqueness-change = 0.2）を用いて実験を行った。抽出されたクラス
タは合計で 2743個であり、そのうちタンパク質間相互作用・遺伝子共発現のエッジ両方が含







図 23 統合ネットワークから抽出されたクラスタの例 
 
 

















































































図 25 ゲノム読み取りコストの年推移 (Wetterstrand, 2016) 
 








 図 26は NCBI GenBankに登録されている配列の数の年次変化を示している。 
 
 
図 26 NCBI GenBankに登録されている配列数の推移
（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/ より作成） 
 














































図 27 転写因子複合体（http://www.sc.fukuoka-u.ac.jp/~bc1/Biochem/transcrp.htm より引用） 
 
 























る Cytoscape (Smoot et al., 2011) のプラグインとして実装されている。NCMineの実装は
Cytoscapeプラグインのレポジトリである Cytoscape App Store (Lotia et al., 2013) から入手可
能である。NCMineは 2016年の 1月から公開を行い、2016年 10月末までで約 600回ダウン
















おり、ATTED-II（http://atted.jp） (Aoki et al., 2016) や BioGRID（https://thebiogrid.org/） 














図 29 PairDBフレームワーク概略図 
 
入力データ 
 フレームワークの入力として次の 2つを与える。 
 
l 共発現やタンパク質間相互作用などの遺伝子相互作用データ 
l Gene Ontology (The Gene Ontology Consortium, 2015) や KEGGパスウェイ (Keshava 














































それが REST APIと RDFを通じたデータ提供である。 













3.4 共発現データベースATTED-II・COXPRESdb の RDF 化 
 今日、実験技術の向上などにより、遺伝子発現やタンパク質構造・ゲノム配列などの生命科
学データの生産量は急速に増えている。また、生産されたデータを蓄積するデータベースも数
多く作られている。 (Rigden et al., 2016; Katayama et al., 2013) そのような状況下で、個々の
情報源からから提供されるデータを効率的に利用するために重要となるのが、データの統合で
ある。セマンティックウェブ (Berners-Lee et al., 2001) 技術は数ある解決策の中の一つであり、
バイオインフォマティクス分野において、近年、人気が出てきている。セマンティックウェブ
では、様々なデータを、統一された形式、すなわち、RDF形式で表現する。 
 ATTED-II（http://atted.jp/） (Aoki et al., 2016) と COXPRESdb（http://coxpresdb.jp） 
(Okamura et al., 2015) は、それぞれ、植物・動物の遺伝子共発現データベースである。遺伝子
共発現は、大量の DNAマイクロアレイや RNA-Seqの実験結果から計算され、遺伝子機能や遺











のために作られたのが RDF（Resource description framework）と呼ばれるデータモデルであ
る。RDFデータモデルを用いると、すべてのデータは主語（Subject）・述語（Predicate）・
目的語（Object）という 3 要素（トリプル）の集合、つまり、グラフモデルとして表現される。 
 
 





































UniProt (The UniProt Consortium, 2015) である。UniProt タンパク質のデータベースであるが、
生命科学分野においていち早くデータの RDFに取り組んできたデータベースの一つである。
2016年 11月の時点では、自身のデータのほとんどを、合計 23000000000個のトリプルとし
て表現し、公開している。他にも化合物データベースである PubChem (Kim et al., 2016) など
が収録データを RDF形式で公開している。データベース運営者自身がデータの RDF化を行っ
ていなくても、第三者がデータの RDF化を行っている場合もある。Bio2RDF (Belleau et al., 

















 調査の結果、遺伝子共発現やタンパク質相互作用のような 2体関係を示す RDFデータモデ
ルは、まだ考案されていなかったため、新しいものを作成することとした。検討の結果、共発
現データの RDFデータモデル化として、次のようなデータモデルを考案した。スキーマ全体は




















 遺伝子の ID（URI）としては、Bio2RDF (Belleau et al., 2008) が定義するものを用いた。共
発現度を示す指標である MR（Mutual Rank）や PCC（Pearson’s correlation coefficient）を表
すオントロジーは存在していなかったため独自に定義を行った。それぞれ 
 
l MR: http://atted.jp/rdf/def/0.1/mutual_rank 


















表 12 ATTED-IIが取り扱う生物種と共発現データを RDF化した際のトリプル数 
生物種 遺伝子数 トリプル数 
Arabidopsis 20836 7948911 
Arabidopsis2 25610 8925810 
Rice 20625 7809485 
Soybean 15902 5626687 
Maize 8397 3220164 




Poplar 21909 6814735 
Medicargo 4166 1869038 








図 33 遺伝子 818377と共発現する遺伝子を検索する SPARQLクエリ例 
 
 図 33は遺伝子 818377と共発現する遺伝子と共発現度を得るための SPQRQLクエリである。
SPARQLでは、基本的に、WHERE節でマッチさせたいトリプルの形を指定することによりク
エリを行う。 




























図 36 SPARQLクエリの実行結果例 
 
 図 35は ATTED-IIから遺伝子 818377（AT2G37990 ribosome biogenesis regulatory protein 
(RRS1) family protein）と共発現する遺伝子群を抽出し、抽出された遺伝子群を Bio2RDFの
SPARQLエンドポイント（http://go.bio2rdf.org/sparql）へ渡すことで、共発現する遺伝子それ
ぞれ GO（Gene Ontology）タームを得る。そしてそれを集計している。このように ATTED-II
と Bio2RDFの 2つのデータ・ソースを使い、（i）共発現する遺伝子の取得、（ii）GOターム
の関連付け、（ii）GOタームの集計を 1個の SPARQLクエリで実現している。 
 図 37は 2個目の例である。 
 
 







図 38 SPARQLクエリの実行結果例 
 
















を担っている。こうした背景から、MZmine (Pluskal et al., 2010) や MetDAT (Biswas et al., 
2010) などの、メタボロミクス研究を支援するためのソフトウェアも数多く開発されてきた。 
 最近では、メタボロミクス分野でコホート研究が行われ始めている。例えば、HUSERMET










 図 39に MetaboloViewを用いたメタボロームデータの解析フローを示す。 
 
 







 図 40に MetaboloViewのメイン画面を示す。 
 
 






 メイン画面では大きく分けて 3個の機能（m/z-retention timeマップ、intensityヒストグラム、
化合物同定結果表示）が利用できる。 
 
m/z - retention time マップ 
 質量分析器で検出された化合物は、それぞれ、質量（m/z値）と保持時間（retention time）
の情報を持っている。この値をそれぞれ横軸・縦軸にとったプロットのことを MetaboloView























おいて重要である。MetaboloViewでは化合物データベースである Human Metabolome 
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表 13 図 9に含まれる遺伝子一覧 














7157 272 213 33 TP53 tumor protein p53 
7532 249 126 5 YWHAG tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 
5-monooxygenase activation protein, 
gamma 
2033 211 173 24 EP300 E1A binding protein p300 
6714 210 177 25 SRC SRC proto-oncogene, non-receptor 
tyrosine kinase 
1387 200 159 24 CREBB
P 
CREB binding protein 
2885 195 151 34 GRB2 growth factor receptor-bound protein 2 
2099 190 142 5 ESR1 estrogen receptor 1 
4088 184 130 15 SMAD3 SMAD family member 3 
5578 174 115 54 PRKCA protein kinase C, alpha 
1457 170 99 8 CSNK2
A1 




4087 168 108 13 SMAD2 SMAD family member 2 
1956 163 109 30 EGFR epidermal growth factor receptor 
5594 162 104 81 MAPK1 mitogen-activated protein kinase 1 
6310 161 45 0 ATXN1 ataxin 1 
7046 156 85 14 TGFBR
1 
transforming growth factor, beta 
receptor 1 
4089 154 102 12 SMAD4 SMAD family member 4 
2534 154 105 14 FYN FYN proto-oncogene, Src family tyrosine 
kinase 
367 152 112 2 AR androgen receptor 
56893 150 40 1 UBQLN
4 
ubiquilin 4 














7157 272 213 33 TP53 tumor protein p53 
6714 210 177 25 SRC SRC proto-oncogene, non-receptor 
tyrosine kinase 
2033 211 173 24 EP300 E1A binding protein p300 
1387 200 159 24 CREBB
P 




2885 195 151 34 GRB2 growth factor receptor-bound protein 2 
2099 190 142 5 ESR1 estrogen receptor 1 
4088 184 130 15 SMAD3 SMAD family member 3 
7532 249 126 5 YWHAG tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 
5-monooxygenase activation protein, 
gamma 
5578 174 115 54 PRKCA protein kinase C, alpha 
1956 163 109 30 EGFR epidermal growth factor receptor 
367 152 112 2 AR androgen receptor 
4087 168 108 13 SMAD2 SMAD family member 2 
2534 154 105 14 FYN FYN proto-oncogene, Src family tyrosine 
kinase 
5295 130 105 68 PIK3R1 phosphoinositide-3-kinase, regulatory 
subunit 1 (alpha) 
4089 154 102 12 SMAD4 SMAD family member 4 
6464 117 100 14 SHC1 SHC (Src homology 2 domain 
containing) transforming protein 1 
            
3265 69 20 50 HRAS Harvey rat sarcoma viral oncogene 
homolog 
5582 48 5 49 PRKCG protein kinase C, gamma 





4790 74 31 47 NFKB1 nuclear factor of kappa light polypeptide 
gene enhancer in B-cells 1 
5605 14 4 46 MAP2K
2 
mitogen-activated protein kinase kinase 
2 
7124 14 1 46 TNF tumor necrosis factor 
5599 70 32 42 MAPK8 mitogen-activated protein kinase 8 
5601 39 8 42 MAPK9 mitogen-activated protein kinase 9 
5602 15 1 41 MAPK1
0 








  input: graph G=(vertex V, edge E) 
  output: Merged_Modules, Module_Parent_Map 
  
  phase1: 
    Modules = call NCM-FIND-MODULES (G) 
  phase2: 
    Merged_Modules, Module_Parent_Map = call NCM-MERGE-MODULES (G) 
 
  return Merged_Modules, Module_Parent_Map 
end procedure 
  
# Phase 1 
procedure NCM-FIND-MODULES 
  input: graph G 
  output: Modules 
  
  calculate weight of each node in G 
  
  Modules = {} 
  for all v in G 
    module = {v} 
  
    # expand clusters 
    for n in (neighbor nodes of module sorted by node weight): 




        if (cliqueness of candidate_module >= cliqueness threshold) 
                or (cliqueness-change between module and candicate_module  
                    <= cliqueness-change threshold) then 
            module += n 
        else 
            break 
        end if 
    end for 
  




  end for 
  
  return Modules 
end procedure 
  
# Phase 2 
procedure NCM-MERGE-MODULES 
  input: G, Modules (produced by Phase1: NCM-FIND-MODULES) 
  output: Merged_Modules, Module_Parent_Map 
  
  Merged_Modules = (empty set) 
  Module_Parent_Map = (empty mapping) 
  
  for all module in Modules 
    overlapping_module = find highly overlapped module from Merged_Modules,  
                         or null if overlapping module is not found 
    if overlapping_module is not null then 
        if cliqueness of union(module, overlapping_module)  
                >= max(cliqueness of module, cliqueness of overlapping_module) 
            # Case 1 
            Merged_Modules = Merged_Modules + union(module, overlapping_module) 
       else 
            # Case 2 
            Merged_Modules =  
                Merged_Modules + intersection(module, overlapping_module) + module 
            Module_Parent_Map[module, overlapping_module] =  
                intersection(module, overlapping_module)) 
          end if 
      else 
        # Case 3 
        Merged_Modules += module 
      end if 
  
      return Merged_Modules, Module_Parent_Mapping 
  end for 
end procedure 







    xmlns:owl="http://www.w3.org/2002/07/owl#" 
    xmlns:rdf="http://www.w3.org/1999/02/22-rdf-syntax-ns#" 
    xmlns:rdfs="http://www.w3.org/2000/01/rdf-schema#" 
    xmlns:xsd="http://www.w3.org/2001/XMLSchema" 
    xmlns:atted="http://addte.jp/rdf/0.1/"> 
 
    <owl:Ontology rdf:about="http://atted.jp/rdf/atted-rdf-02.owl"> 
        <rdfs:label>ATTED-II ontology</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>The ATTED-II ontology.</rdfs:comment> 
    </owl:Ontology> 
    <owl:Class rdf:about="atted:gene_id"> 
        <rdfs:label>Gene ID</rdfs:label> 
        <rdfs:comment> 
         Gene ID represented in Bio2RDF's Entrez gene URI</rdfs:comment> 
        <rdfs:domain rdfs:resource="atted:gene_pair"/> 
    </owl:Class> 
    <owl:Class rdf:about="atted:gene_pair"> 
        <rdfs:label>Pair of genes</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>Pair of two gene</rdfs:comment> 
    </owl:Class> 
    <owl:Class rdf:about="atted:gene_id_1"> 
        <rdfs:label>Gene ID 1</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>One of genes in a co-expressing gene pair</rdfs:comment> 
        <rdfs:subClassOf rdfs:resource="atted:gene_id"/> 
    </owl:Class> 
    <owl:Class rdf:about="atted:gene_id_2"> 
        <rdfs:label>Gene ID 2</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>One of genes in a co-expressing gene pair</rdfs:comment> 
        <rdfs:subClassOf rdfs:resource="atted:gene_id"/> 





    <owl:ObjectProperty rdf:about="atted:coexpression_measure"> 
        <rdfs:label>Coexpression measure</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>Measure for coexpression degree</rdfs:comment> 
        <rdfs:domain rdf:resource="atted:gene_pair"/> 
        <rdfs:range rdf:resource="xsd:float"/> 
    </owl:ObjectProperty> 
    <owl:ObjectProperty rdf:about="atted:mutual_rank"> 
        <rdfs:label>Mutual rank</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>The 'Mutual rank' coexpression measure</rdfs:comment> 
        <rdfs:subPropertyOf rdfs:resource="atted:coexpression_measure"/> 
    </owl:ObjectProperty> 
    <owl:ObjectProperty rdf:about="atted:pcc"> 
        <rdfs:label>Pearson correlation</rdfs:label> 
        <rdfs:comment>The 'Pearson correlation' coexpression measure</rdfs:comment> 
        <rdfs:subPropertyOf rdfs:resource="atted:coexpression_measure"/> 
    </owl:ObjectProperty> 
</rdf:RDF> 
図 46 ATTED-II/COXPRESdb RDFデータモデルスキーマ 
